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Synopsis
Genome researches in Rosaceae fruit trees carried out in Europe, U.S.A. and Japan are summarized and
discussed.







している(Olivier et al., 2001; The Arabidopsis genome initia-













































avium)，スモモ(P. domestica, P. salicina)，アンズ(P. arme-
niaca)，ウメ(P. mume)などが含まれる．染色体は基本的
には２倍体で，染色体基本数は８本である．モモでは，
半数体あたりのゲノム含量は，約 2 6 0 M b pとイネ
(580Mbp)よりも少なくシロイヌナズナ (125Mbp)(The




ゴ(Malus ｘ domestica)を始め，ナシ(Pyrus communis, 
P. pyrifoliaなど )，マルメロ (Cydonia oblonga)，ビワ
(Eriobotrya japonica)などが含まれる．染色体は基本的に
は２倍体で，染色体基本数は17本ではあるが，４倍体
起源とされている(Evans and Campbell, 2002)．そのため
に半数染色体のゲノム含量は，リンゴで約770Mbp，ナ


























る．RAPD(Random Amplified Polymorphic DNA)やAFLP






















(鵜飼，2000; Staub et al., 1996)を参照されたい．
２）モモなどのSSRマーカーの開発と利用
モモからのSSRマーカーは，欧州のグループが120個
近く（Cipriani et al., 1999; Testolin et al., 2000; Dirlewanger
et al., 2002; Aranzana et al., 2002），米国クレムソン大学で
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ている．モモ 27品種(Dirlewanger et al., 2002)，24品種
(Aranzana et al., 2002)および 212品種系統(Aranzana et al.,
2003a)を識別しており，果樹研究所でも現在約100品種
系統を識別し（未発表），交雑育成，枝変りなどの16品
種の親子鑑定（Yamamoto et al., 2003b）や我が国の現在
のモモ品種の祖先が上海水密桃であることを確認してい
る（Yamamoto et al., 2003a）．モモ由来のSSRマーカーは，
サクラ属内では使用が可能であり，甘果オウトウでは，
21品種(Dirlewanger et al., 2002)および76品種系統(Wunsch
and Hormaza, 2002)が識別されている．４倍体オウトウ59
品種(Cantini et al., 2001)，台木８品種(Struss et al., 2002)お
よび野生75品種系統(Schueler et al., 2003）も識別されて
いる．アンズでは，48品種 (Hormaza, 2002)，75品種





適応可能であり（Yamamoto et al., 2002b），さらに広くバ
ラやシロイヌナズナへの適応の検討もなされている




リンゴ 66系統の識別も行われている(Hokanson et al.,
1998)．スイスのGesslerらによって，160個近くのSSRマ
ーカーが開発され，公開されているが（Gianfarnceschi et
al., 1998; Liebhard et al., 2002），他の研究者には必ずしも
利用されておらず，最近でもリンゴ98系統の黒星病抵
抗性品種の識別（King et al., 1999）や 155系統の識別
(Oraguzie et al., 2001) にRAPDマーカーが使われている．
果樹研究所グループは，ナシからのSSRマーカーを43個





（Yamamoto et al., 2002d; Kimura et al., 2002)やその中で
‘丹沢’，‘大原紅’，‘二宮’を含む14品種のナシの親子
鑑定も行っている(木村ら, 2002; Kimura et al., 2003)．‘豊








部分的な連鎖地図を作成している (Chaparro et al., 1994)．
クレムソン大学のAbbottらは，全体の連鎖地図を最初









し (Foolad et al., 1995)，さらにRFLPマーカーを161個に
増やし，酸度，モモ／ネクタリンおよび果肉色の遺伝形





計 200個以上のRFLPマーカーで作成し (Wang et al.,
1998)，開花時期や成熟期などの６つの量的形質座位
(QTL, Quantitative Trait Loci)を解析している(Wang et al.,
2000)．
欧州では，1993年から「The European Prunus mapping
project」として６カ所の研究グループの共同研究を立ち






















地図に座乗させている(Quilot et al., 2004)．アーモンドの
F1から２品種の計200個以上のRFLP, RAPDマーカーに
よる地図を作成している(Joobeur et al., 2000).アンズにつ
いては，SSRとAFLPなど211個のマーカーにより地図を
作成し，Plum Pox Virus抵抗性も地図に座乗させている
























ブセンチュウ抵抗性遺伝子が，既報（Lu et al., 1998; 1999）
の‘Nemared’の抵抗性遺伝子と座が異なることも明ら
















(Dirlewanger et al., 2004)．また，アンズの２つの地図を
RFLPとSSRマーカーによって作成し，標準地図と比較

















































図が作られている (Conner et al., 1997)．カラムナー性に
連鎖するRAPDマーカーも見出している (Hemmat et al.,
1997)．この集団を使って樹形６項目のQTL解析も行っ
ている(Conner et al., 1998)．最近，これら４組の地図を，
新たに25個の共通SSRマーカーで連結し，次に示す欧州
の地図との統合も図っている (Hemmat et al., 2003)．彼ら
は，黒星病抵抗性遺伝子を，Vfの他に，carmine crabap-
ple (Malus x atrosanguinea)由来のVm(Cheng et al., 1998)や






































っている）からのBACライブラリー(Vinatzer et al., 1998)
を使って作成した物理地図に当てはめることにより，Vf
の領域が 550kb内にあることを明らかにしている




かにしている (Vinatzer et al., 2001)．このうちの１つの遺
伝子候補を，黒星病感受性のリンゴ品種ガラに導入して，








and Korban, 2000)，Malus floribundaのBACライブラリー
を使ってVf領域が290kb内にあること，その領域にはレ
セプター様遺伝子が存在することを明らかにしてきたが






伝子座を含む 188個の RAPD マーカーを座乗させた
(Iketani et al., 2001)．また，‘バートレット’×‘豊水’
















階で200程度（Hayama et al., 2000），最近になってやっと
約２千のESTを解読している．現在は，これらを用いて

























（Gardner et al., 2004）．米国のKorbanらは，最近NSFから
予算を獲得し，花と果実から 12万のESTデータベース
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